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Сформированные в ходе трех столетий исследований и сборов энтомологические коллекции 
музеев мира – ключ к пониманию биоразнообразия и бесценные прямые сведения о распростра-
нении и биологии насекомых. Однако значительная часть коллекционных фондов остается не 
каталогизированной и, соответственно, недоступной для полноценного анализа. Таксономиче-
ские ревизии любой группы животных или растений подразумевают синтез всей информации 
о таксоне. Этот синтез значительно выиграет от использования всех современных информаци-
онных технологий. Реляционная база данных экземпляров Arthropod Easy Capture (AEC) – удоб-
ный инструмент хранения и обобщения данных. Наш многолетний опыт ее использования при 
подготовке таксономических ревизий может служить иллюстрацией значительного упрощения 
работы над ревизиями и описаниями видов за счет ускорения работы с этикеточными данными, 
быстрого построения карт распространения, компиляции данных о кормовых растениях и обе-
спечения легкого доступа к первичным данным для других исследователей. Кроме того, база 
данных музейных экземпляров предоставляет обширные возможности для биогеографических 
и коэволюционных исследований. 
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Роль таксономических коллекций в биологических исследованиях невозможно пере-
оценить. Это ключевой источник информации о животных и растениях настоящего и 
прошлого, незаменимый в таксономических, эволюционных и биогеографических ис-
следованиях, прикладных работах по сохранению биоразнообразия и анализу распро-
странения адвентивных видов (Vollmar et al., 2010;  Blagoderov et al., 2012; Bik, 2017).
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Стремительное развитие цифровых технологий в последние 25 лет кардинально из-
менило стиль работы систематиков. Быстрее и проще стали поиск и анализ необходи-
мой литературы, получение и обработка высококачественных изображений внешнего 
вида и деталей строения, создание описаний таксонов и многие другие аспекты таксо-
номической работы. Определение, описания, ревизии, синтез информации в моногра-
фиях, аннотированных списках флоры и фауны, интерпретация данных в свете фило-
генетических и биогеографических гипотез стали значительно эффективнее благодаря 
развитию биоинформационных технологий. Появились и совершенно новые возмож-
ности, в частности, связанные с анализом больших массивов данных оцифрованных 
музейных коллекций в экологических и эволюционных исследованиях (Soltis, Soltis, 
2016), 3D моделированием (Ströbel et al., 2018) и многими другими формами работы. 
Неудивительно, что проекты по оцифровке коллекционных материалов стали появ-
ляться практически одновременно с рождением соответствующих цифровых техно-
логий (Peterson et al., 2010). Для ведения и организации коллекций и предоставления 
онлайн-доступа к оцифрованным данным разработано немало приложений, например, 
Arctos (https://arctosdb.org/), Arthropod Easy Capture (https://sourceforge.net/projects/
arthropodeasy/), EMu (https://emu.axiell.com/), Papis (http://www.papis.dk/), SilverBiology 
(http://www.silverbiology.com/), Specify (https://www.sustain.specifysoftware.org/), 
Symbiota (http://symbiota.org/). Естественно, оцифрованная база данных отдельного му-
зея лишь в редких случаях может хранить исчерпывающую информацию по тому или 
иному таксону, что делает критически важными стандартизацию данных и их объеди-
нение на сайтах-агрегаторах. Практически универсально используемым в коллекци-
онных базах стал стандарт Darwin Core (https://dwc.tdwg.org/), а основными агрегато-
рами – Global Biodiversity Information Facility (GBIF, https://www.gbif.org/) и Integrated 
Digitized Biocollections (iDigBio, https://www.idigbio.org/), содержащие информацию 
об обширном материале из 1143 учреждений (Funk, 2018). 
Тем не менее, бо́льшая часть относящихся к коллекционным экземплярам данных 
остается неоцифрованной и, соответственно, недоступной для полноценного анализа 
(Blagoderov et al., 2012). При этом охват отдельных таксонов и музеев электронны-
ми базами данных остается крайне неравномерным. Число хранящихся в естествен-
нонаучных музеях мира экземпляров оценивают в 1.2–2.0 миллиарда единиц хранения 
(Ariño, 2010), при этом насекомые, в отличие от позвоночных, представлены в базах 
данных крайне фрагментарно. Так, только 7 % доступных через GBIF в 2016 г. данных 
относятся к насекомым, притом что эта группа составляет более 75 % видов и экзем-
пляров в музейных коллекциях (Sikes et al., 2016). 
Анонсированные в ряде крупных музеев амбициозные программы по оцифров-
ке коллекционных фондов пока далеки от завершения. Так, в Музее естественной 
истории в Лондоне (Natural History Museum, London) в 2014 г. запущен проект по 
оцифровке каждого из 80 млн хранящихся здесь экземпляров животных и растений, 
рецентных и ископаемых. По данным портала музея (http://data.nhm.ac.uk/), к марту 
2019 г. доступны онлайн записи о 4.25 млн. экз., что составляет чуть более 5 % от об-
щего числа единиц хранения. Нидерландская национальная коллекция в лейденском 
музее «Натуралис» (Naturalis Biodiversity Center, Leiden, the Netherlands) насчитывает 
34 млн. единиц хранения, более половины из них составляют насекомые. Масштабная 
оцифровка всей коллекции началась в 2010 г., и к настоящему моменту обработано 
4 млн. экз.(http://bioportal.naturalis.nl/). 
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Можно условно выделить две основные стратегии при формировании коллекцион-
ных баз данных: работу с каждым экземпляром отдельно и фотографирование сразу 
целого энтомологического ящика или планшета с препаратами (Short et al., 2018). 
Первый, традиционный подход к оцифровке коллекции (SLDC, specimen-level data 
capture) предполагает этикетирование каждого экземпляра уникальным идентифика-
тором и последующий ручной ввод в базу данных таксономической, географической и 
другой относящейся к экземпляру информации. Реализовать его в сколько-нибудь при-
емлемые сроки для значительной по объему коллекции не представляется возможным 
даже при наличии значительных денежных средств, времени и множества специали-
стов. По оценке Шорта с соавт. (Short et al., 2018), за последние 20 лет таким образом 
было оцифровано менее 2 % от общего числа хранящихся в музеях мира экземпляров 
насекомых. В то же время SLDC остается золотым стандартом при выборочной оциф-
ровке части коллекции, например, отдельных таксонов, с которыми в данный момент 
работает исследователь, или типовых экземпляров. 
Стремление к полной обработке всей коллекции «от стенки до стенки» в последние 
годы привело к интенсивному развитию второго подхода – фотографированию всего 
ящика (WDI, whole-drawer imaging). «Индустриальные» методы оцифровки предпола-
гают использование специализированных сканеров, например SatScan (Mantle et al., 
2012; Allan et al., 2019) или GigaPan (Bertone et al., 2012), для получения изображения 
всего ящика с насекомыми или лотка с препаратами в высоком разрешении с последу-
ющим распознаванием и каталогизацией отдельных экземпляров при помощи специа-
лизированного программного обеспечения, например Inselect (Hudson et al., 2015). 
При всех преимуществах в скорости и экономичности подобная автоматизация несет 
и определенные риски. В любой естественнонаучной коллекции хранится немало не-
определенного или неправильно определенного материала. Так, из 4500 экз. африкан-
ского рода растений Aframomum (Zingiberaceae), хранящихся в 40 гербариях 21 страны, 
58 % оказались определены только до рода или неправильно (Goodwin et al., 2015). 
Сходным образом при подготовке ревизии рода Euscelidia Westwood (Diptera, Asilidae) 
оказалось, что только 26 % экземпляров в коллекциях мира были определены до вида, 
причем 83 % из них – неверно (Meier, Dikow, 2004). Использование некритично оциф-
рованных коллекционных данных при моделировании экологической ниши, биогео-
графическом анализе и в любых других исследованиях, оперирующих «большими дан-
ными», может привести к значительным ошибкам (Peterson et al., 2010).
В отечественных музеях проекты полной оцифровки коллекционных фондов выгля-
дят заведомо нереалистичными. Однако ничто не препятствует оцифровке коллекций 
и активному использованию новых информационных технологий в повседневной так-
сономической практике, например, при подготовке ревизий, определительных таблиц 
или обобщении данных о распространении. 
Хотя практически все современные издания доступны в электронной форме, они во 
многом сохраняют традиционную для бумажных версий структуру, а подготовка ста-
тей порой не сильно отличается от традиций доцифровой эпохи (Clark et al., 2008; 
Miller et al., 2012). В частности, перечни исследованного материала, включая места 
сборов, чаще всего набираются в текстовом виде и каждый раз заново, практически 
так же, как во времена печатных машинок. При этом поиск координат мест сбора, не-
редко общих для разных групп организмов, проводится каждым автором независимо, 
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а карты распространения публикуются в виде растровых изображений, что затруд-
няет их использование другими учеными. Иллюстрации диагностических признаков 
и другая сопутствующая информация чаще всего доступны читателю лишь в харак-
терных для pdf-файлов объеме и разрешении, хотя дополнительные материалы легко 
предоставить, разместив их в соответствующих электронных ресурсах (см., например, 
Ang et al., 2013; Miller et al., 2014). 
Таксономические ревизии любой группы животных или растений подразумевают 
синтез всей информации о таксоне. Этот синтез значительно выиграет от использова-
ния современных информационных технологий и сделает результаты доступными для 
биологов других специальностей, а таксономию – по-настоящему междисциплинар-
ной (Meier, Dikow, 2004; Johnson, 2007; Beaman, Celinese, 2012; Bik, 2017; Funk, 2018; 
Short et al., 2018). Данный подход, получивший название «кибертаксономия» (Wheeler, 
2007; Miller et al., 2012), благодаря сочетанию традиционных таксономических целей 
с современными цифровыми технологиями, получает все большее развитие в совре-
менной таксономической литературе. Представленная статья основана на многолетнем 
опыте ведения иллюстрированной и доступной в Интернете базы данных по ревизу-
емым группам клопов-слепняков (Heteroptera: Miridae) и может продемонстрировать 
преимущества кибертаксономического подхода в таксономических исследованиях.
КЛОПЫ-СЛЕПНЯКИ (HETEROPTERA: MIRIDAE) КАК МОДЕЛЬНАЯ ГРУППА 
Клопы-слепняки (Heteroptera: Miridae) – крупнейшее и всесветно распространенное 
семейство настоящих полужесткокрылых, насчитывающее более 11 000 видов (Cassis, 
Schuh, 2012). Среди насекомых с неполным превращением это семейство уступает по 
числу видов только цикадкам (Cicadellidae). Слепняки заселяют все ярусы раститель-
ных сообществ и играют большую роль как фито-, зоо- и фитозоофаги. Среди фито-
фагов в этом семействе есть серьезные вредители сельскохозяйственных культур и 
лесных насаждений. Слепняки – теплолюбивая группа, в типичных биоценозах Сред-
ней Азии и Кавказа составляющая около половины общего числа видов полужестко-
крылых насекомых. Эволюционный успех группы, очевидно, во многом обусловлен 
тесными трофическими связями и параллельной эволюцией с семенными растения-
ми. Виды ряда крупных и распространенных почти исключительно в высокогорьях 
и среднегорьях Кавказа и Средней Азии мирмекоморфных таксонов, таких как роды 
Myrmecophyes Fieber и Scirtetellus Reuter, имеют небольшие ареалы с повторяющимися 
паттернами распространения и превосходно подходят для анализа с позиций викари-
антной биогеографии. Таким образом, слепняки могут служить хорошей модельной 
группой при описании значительной части разнообразия биоты в наземных экосисте-
мах и использоваться в широком круге исследований общебиологического характера, 
прежде всего эволюционных, биогеографических и экологических. 
Решение теоретических вопросов в области зоогеографии, филогении и эволюции 
требует прежде всего знания видового состава систематической группы организмов 
в пределах природного региона. В то же время степень изученности как палеаркти-
ческой, так и мировой фауны клопов-слепняков оставляет желать лучшего. Трудно-
сти в исследовании этой группы обусловлены огромным числом видов, отсутстви-
ем адекватных диагнозов многих родов, значительным полиморфизмом ряда видов 
и сложностью видовой диагностики. Достаточно отметить, что только за последние 
20 лет в мировой фауне было описано чуть менее 1000 новых видов этого семей-
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ства (Schuh, 1995; Cassis, Schuh, 2012). При этом многие, особенно опубликованные 
в XIX – первой половине XX в. таксономические статьи представляют собой описания, 
выполненные без четкого видового диагноза и обоснования родовой принадлежности. 
Соответственно, определение даже до родового уровня по разрозненным описаниям 
нередко оказывается затруднительным, часть видов известна только по типовой серии, 
их распространение и кормовые связи исследованы лишь фрагментарно. Слепняки 
Палеарктики изучены лучше, чем в других регионах, однако и здесь сравнительно хо-
рошо известна только довольно бедная фауна Северной и Центральной Европы. Одна-
ко Miridae – теплолюбивая группа, и в то время как для всей европейской части России, 
включая Предкавказье, известно 386 видов, для фауны Средней Азии в настоящее вре-
мя приведено более 700 видов клопов-слепняков (Kerzhner, Josifov, 1999; Konstantinov, 
Namyatova, 2008, 2009). 
Разносторонний анализ материала по значительному числу видов – трудная зада-
ча, и многие исследователи ограничивают работу изучением региональных фаун, что 
приводит к обильной синонимии на видовом и родовом уровнях (Schuh et al., 1995; 
Schuh, 2001; Konstantinov, 2016). Выходом из сложившейся ситуации могут стать по-
следовательное выявление монофилетических групп надродового и родового ранга и 
их полные ревизии. Выполнение подобных масштабных исследований можно прово-
дить гораздо быстрее, если обеспечить легкий доступ к результатам работы широкому 
кругу исследователей путем создания доступной через Интернет базы данных.
Традиционные таксономические описания зачастую недостаточны для уверенного 
определения видовой принадлежности экземпляров без исследования типовой серии. 
В связи с этим наш подход предполагает создание детальных и структурированных 
описаний, всегда снабженных подробными иллюстрациями всех таксономически важ-
ных структур как самцов, так и самок. Иллюстративный материал включает цифро-
вые фотографии и изображения, полученные с помощью сканирующего электронного 
микро скопа, в высоком качестве доступные не только в напечатанной версии статьи, 
но и в Интернете. 
БАЗА ДАННЫХ ЭКЗЕМПЛЯРОВ ЭНТОМОЛОГИЧЕСКОЙ КОЛЛЕКЦИИ
Используемая нами база данных была создана в рамках масштабной программы 
Национального научного фонда США «Инвентаризация биоразнообразия планеты» 
(Planetary Biodiversity Inventory, PBI) в 2003–2008 гг. Проект под руководством Рэн-
далла Шу из Американского музея естественной истории (Randall Schuh, American 
Museum of Natural History) и Герасимоса Кассиса из Университета Нового Южного 
Уэльса (Gerasimos Cassis, University of New South Wales) был сфокусирован на таксо-
номической обработке монофилетической группы, объединяющей два крупных подсе-
мейства клопов-слепняков – Phylinae и Orthotylinae. 
Приложение, в настоящее время носящее название Arthropod Easy Capture Specimen 
Database (AEC), было разработано как серверная, реляционная и многопользователь-
ская база данных на основе MySQL с вводом данных через Интернет и написанном 
на языке PHP веб-интерфейсом  (Cassis et al., 2007; Schuh et al., 2010; Schuh, 2012). 
Она была успешно использована при обработке коллекций подсемейств Phylinae и 
Orthotylinae Американского музея естественной истории, Национальной коллекции 
Канады, Австралийского музея в Сиднее и других ведущих музеев мира в рамках про-
екта PBI и постоянно дополняется международным коллективом гемиптерологов при 
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работе над таксономическими проектами по слепнякам и другим семействам полу-
жесткокрылых. Участвуя в проекте PBI, авторы данной статьи использовали базу дан-
ных при обработке фондовой коллекции Phylinae и Orthotylinae Зоологического инсти-
тута РАН (ЗИН), введя в нее информацию о 92 000 экземпляров, относящихся к этим 
подсемействам. 
Это же приложение стало основой при создании базы данных Apoidea Американ-
ского музея естественной истории (https://www.amnh.org/our-research/invertebrate-
zoology/resources/collections-databases/bee-database-project), трофической базы данных 
Север ной Америки по растениям, их фитофагам и паразитоидам (Tri-Trophic Thematic 
Collection Network, http://tcn.amnh.org/) и в ряде других проектов. AEC – программное 
обеспечение с открытым исходным кодом, доступное для скачивания и использования 
(https://sourceforge.net/projects/arthropodeasy/). Структура базы данных AEC описана 
в статьях Шу с соавт. (Schuh et al., 2010; Schuh, 2012), и в этой статье мы остановимся 
лишь на основных ее особенностях. 
При создании и последующем ведении коллекционной базы данных необходи-
мо предусмотреть возможность изменения и дополнения информации по каждому 
экземпляру и, наоборот, быстрого поиска уже введенной информации в общем 
мас сиве базы данных. Соответственно, экземпляр должен быть снабжен небольшой 
этикеткой – уникальным идентификатором экземпляра (USI, unique specimen identifi er). 
В нашем случае каждая уникальная этикетка имеет 16-значный цифро-буквенный код, 
дублированный машиночитаемым баркодом (рис. 1, 2). Музейные коды для каждого 
экземпляра довольно давно используется исследователями позвоночных, палеонто-
логами и, отчасти, ботаниками (Schuh, 2012), но пока это не стало стандартом в эн-
томологических работах, в значительной степени из-за обширности коллекционных 
фондов насекомых. Тем не менее, наличие уникального кода – единственный способ 
надежной связи конкретного экземпляра со всей информацией о нем, будь то полевые 
записи, особенности биологии, секвенированные последовательности ДНК, фотогра-
фии или рисунки деталей строения. 
База данных AEC имеет три основных пользовательских веб-интерфейса: это режи-
мы ввода данных (museum mode), редактирования (edit mode) и отчета (report mode). 
Первый режим (рис. 3) подразделен на 5 независимо заполняемых блоков: таксоно-
мическая информация (taxon information), место сбора (locality information), дата сбо-
ра и имя сборщика (collection event), информация о конкретном экземпляре (specimen 
information), хозяевах или кормовых растениях (host information). Блочная организация 
веб-интерфейса значительно ускоряет ввод данных. Так, при введении в базу данных 
серии экземпляров одного вида с идентичными этикеточными и другими относящими-
ся к сбору данными достаточно набрать в соответствующие поля первый и последний 
номер USI-этикеток серии. Изменение любого параметра у следующего вносимого 
в базу данных экземпляра, например, даты сбора, определения или кормового расте-
ния, не потребует изменения заполненных для предыдущих экземпляров полей. Более 
того, организация реляционной базы данных предполагает однократный ввод большей 
части информации, такой как название вида, место сбора, дата и фамилия сборщика, 
кормовое растение и др. Например, любая уже имеющаяся в базе точка сбора может 
быть быстро найдена с помощью опции «fi nd locality» и автоматически подставлена 
в соответствующие поля. 
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Подавляющее большинство экземпляров из коллекции ЗИН было этикетировано 
без указания координат места сбора, и нередко их поиск сопряжен со значительными 
сложностями. Тем не менее, мы старались найти и внести в базу данных координаты 
во всех случаях, когда это было возможно. Этот подход требует значительной затраты 
времени на начальном этапе, но значительно упрощает и ускоряет работу в дальней-
шем, особенно по сравнению с традиционным перепечатыванием этикеточных данных 
в таксономических ревизиях, не предполагающим возможности повторного использо-
вания данных. Точки сбора палеарктических клопов-слепняков из фондовой коллек-
ции ЗИН показаны на рис. 4. 
Режим редактирования (рис. 5) предоставляет удобный доступ ко всем вхождениям 
базы данных. Это позволяет быстро редактировать и дополнять формы для отдель-
ных экземпляров или их групп, отвечающих критерию поиска, добавлять фотографии 
внешнего вида или отдельных структур, данные о секвенированных последователь-
ностях ДНК, результаты измерений и другую информацию об экземплярах. Сходным 
образом этот режим позволяет вносить изменения и дополнения в формы таксономи-
ческих данных, мест и дат сбора, хозяев, сборщиков и другую информацию.
Режим отчета позволяет пользователям создавать сложные запросы по всему мас-
сиву данных. Один из вариантов подобного запроса представлен на рис. 6. Так как 
одной из важных задач, стоявших перед создателями базы данных, было упрощение 
и ускорение подготовки таксономических ревизий, режим отчета позволяет автома-
тически генерировать списки исследованного материала по каждому виду в несколь-
ких вариантах форматирования (рис. 7) и сразу помещать их в статью. Предусмотре-
ны также вывод координат мест сбора нужного в данный момент таксона в формате, 
используемом всеми основными картографическими приложениями, автоматическое 
создание и вывод на печать нужных географических этикеток и другие упрощающие 
работу систематика функции. 
ИСПОЛЬЗОВАНИЕ БАЗЫ В ПОВСЕДНЕВНОЙ ТАКСОНОМИЧЕСКОЙ ПРАКТИКЕ 
И ОТОБРАЖЕНИЕ ДАННЫХ В ИНТЕРНЕТЕ
Описанные выше архитектура и возможности AEC базы данных доступны работа-
ющим с ней пользователям, имеющим права доступа. Однако одна из основных целей 
работы с ней заключается в доступности данных для использования систематиками, 
биогеографами и экологами. Свободное получение первичной информации и визуали-
зация данных из базы AEC реализованы несколькими способами.
Во-первых, данные становятся мгновенно доступными через интерфейс сайта 
Heteroptera Species Pages (http://research.amnh.org/pbi/heteropteraspeciespage/),  где для 
отображения всех данных и иллюстраций по конкретному виду достаточно ввести ви-
довое название в поисковую строку. Во-вторых, данные AEC периодически экспорти-
руются и становятся доступными через интерфейс сайта Discover Life (https://www.
discoverlife.org/), обладающего удобными и интуитивно понятными возможностями 
по отображению обобщенных html-страниц, фотографий и карт распространения для 
каждого вида. 
Подготовленные нами на протяжении последних 10 лет таксономические ревизии 
отдельных таксонов из подсемейств Phylinae и Orthotylinae (например, Konstantinov, 
2008a, 2008b, 2008e; Namyatova, Konstantinov, 2009; Namyatova 2010; Konstantinov, 
Vinokurov, 2011), а также других подсемейств клопов-слепняков (Konstantinov, 
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Рис. 1, 2. Использование этикеток с машиночитаемыми кодами при подготовке ревизии рода 
Camptotylus Fieber (Konstantinov, 2008a). 
1 – общий вид коллекционного ящика ЗИН, 2 – серия экземпляров с USI-этикетками.
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Knyshov, 2015; Namyatova, Cassis, 2016a, 2016b, 2019; Namyatova et al., 2019), были 
выполнены с использованием базы данных AEC. В каждом случае это не только упро-
щало работу с исследуемым материалом из разных музеев мира, анализом кормовых 
связей и картированием распространения, но и дало возможность предоставить рас-
ширенный доступ к материалам исследования всем пользователям.
В частности, все сделанные для исследованных видов высококачественные фотогра-
фии внешнего вида, электронограммы важных диагностических признаков и других 
необходимых для диагностики деталей строения, в том числе не вошедшие в публи-
кацию, доступны в интернете в большем разрешении, чем у обычных пдф-файлов. 
Размещение цветных микрофотографий делает возможным использование ресурса 
в качестве виртуальной справочной коллекции, что значительно облегчит определение 
видов таксономически сложной группы. 
Таксономическая ревизия рода Campylomma Reuter (Heteroptera: Phylinae) Запад-
ной Палеарктики (Konstantinov et al., 2015, 2016) может служить одним из множества 
примеров подобного подхода. Этот род включает в мировой фауне более 160 труд-
но различимых и полиморфных видов. Все сделанные в ходе работы фотографии 
внешнего вида и структур гениталий в разных проекциях для многих экземпляров из 
Рис. 5. Режим редактирования (edit mode) реляционной базы AEC. Показан поиск экземпляров 
Solenoxyphus kazakhstanicus Konstantinov et Korzeev, введенных в базу данных при описании 
этого вида (Konstantinov, Korzeev, 2014). Иконка фотоаппарата в правой колонке показывает 
наличие иллюстраций для данного экземпляра. Электронные формы в левом фрейме 
позволяют проводить поиск и редактировать таксономическую информацию, 
места сборов и любые другие типы вхождений.
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разных частей ареала были загружены в базу данных и доступны в интернете. Так, 
по ссылке http://research.amnh.org/pbi/heteropteraspeciespage/speciesdetails.php?fromall=
fromall&speciesid=3209&genusid=5790 можно посмотреть, как представлены данные 
по одному из исследованных видов, Campylomma verbasci (Meyer-Dür). Помимо эти-
кеточных для каждого экземпляра приведены сведения о кормовых растениях и более 
20 фотографий внешнего вида и важных для диагностики деталей строения. Аналогич-
ным образом можно получить данные и по всем другим исследованным видам. 
Точки сбора каждого вида приводятся с указанием координат, что позволяет авто-
матически генерировать масштабируемые карты распространения, получать и анали-
зировать дополнительные данные, например, о трофических связях или стациальных 
предпочтениях. 
Рис. 6. Режим отчета (report mode) реляционной базы AEC. Показан поиск всех видов 
и экземпляров клопов-слепняков рода Compsidolon Reuter (подсем. Phylinae) 
в коллекции ЗИН, собранных в Монголии на полыни.
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Координаты для каждого таксона можно легко извлечь в виде отдельного файла и 
использовать для картирования в специализированных программах, таких как ArcGis 
(например, Konstantinov, 2008c, 2008d; Namyatova et al., 2019), DIVA-GIS (например, 
Knyshov, Konstantinov, 2013a, 2013b), QGis (например, Konstantinov, Simov, 2018), или 
браузерных онлайн-приложениях, например Simplemappr (Konstantinov, 2019). В этих 
программах можно также составлять карты распространения видов, включая слои 
с экорегионами и климатическими поясами (Namyatova et al., 2019). Таким образом, 
пополняемая реляционная база по слепнякам может стать источником сведений для 
широкого круга исследователей и практиков. 
ВОЗМОЖНОСТИ АНАЛИЗА ДАННЫХ: КОРМОВЫЕ СВЯЗИ И РАСПРОСТРАНЕНИЕ
Помимо результатов, полученных при подготовке таксономических ревизий, значи-
тельный интерес представляет и анализ обобщенного массива данных. Все данные по 
экземплярам подсемейств Phylinae и Orthotylinae из фондовой коллекции Зоологиче-
ского института РАН были экспортированы из базы данных AEC и загружены в сре-
ду программирования R (https://cran.r-project.org/bin/windows/base/) для дальнейшей 
обработки. Основой для дальнейшей работы стала фауна Палеарктики, превосходно 
представленная в коллекции ЗИН. Для этого региона известно более 1000 видов из 
165 родов Phylinae и около 500 видов из 55 родов Orthotylinae (Kerzhner, Josifov, 1999), 
но регулярно выявляются и новые для науки таксоны (например, Namyatova, 
Konstantinov, 2009; Knyshov, Konstantinov, 2012; Konstantinov, Simov, 2018; Konstantinov, 
2019). К настоящему времени в базу данных Arthropod Easy Capture занесена инфор-
мация о 52 699 экз. 155 видов Phylinae и 29 793 экз. 414 видов Orthotylinae в коллекции 
ЗИН. 
Рис. 7. Режим отчета (report mode) реляционной базы AEC. Формирование списка 
исследованного материала при подготовке описания нового вида 
Scirtetellus medvedevae Konstantinov (Konstantinov et al., 2013).
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Видовое разнообразие и степень изученности отдельных регионов
С помощью данных, извлеченных из базы АЕС, можно оценить степень изученности 
видового разнообразия разных стран и регионов. Мы ограничили наш анализ страна-
ми, материал из которых хорошо представлен в коллекции ЗИН (в общей сложности 
более 67 000 экземпляров); это Россия, Монголия, Казахстан, страны Средней Азии 
и Закавказья. Соотношение числа экземпляров в коллекции, мест сбора и видов для 
каждой из этих стран представлено на рис. 8–10.
На всех графиках Россия ожидаемо представлена наибольшим количеством данных, 
Казахстан и Монголия занимают соответственно второе и третье места. Позиции неко-
торых стран на графиках сильно различаются. К примеру, Таджикистан находится на 
четвертом месте по числу экземпляров (рис. 8), но занимает только шестое место по 
количеству мест сбора (рис. 9) и седьмое место по числу видов (рис. 10). Туркмения 
находится ближе к концу по количеству экземпляров и мест сбора (рис. 8, 9), но зани-
мает третье место по числу видов (рис. 10). 
Phylinae и Orthotylinae особенно разнообразны в странах со средиземноморским 
типом климата, степях, полупустынях и пустынях (Cassis, Schuh, 2012). Биомы этих 
типов преобладают в Казахстане, Монголии, Узбекистане и Туркмении, что объясняет 
значительное видовое разнообразие фаун этих стран. Таджикистан и страны Закавка-
зья меньше по площади, большую часть их территорий занимают горные системы, чем 
объясняется меньшее число собранных там видов. Фауна России закономерно уступа-
ет фауне Средней Азии по числу видов (365 видов в России и 412 – в Средней Азии), 
несмотря на несравнимо бо́льшие территорию и число собранных экземпляров. 
Сопоставление разных административных единиц России по этим же параметрам 
(рис. 11–13) демонстрирует прежде всего исторически обусловленную неравномер-
ность в пополнении фондовой коллекции ЗИН и может служить непрямой иллюстра-
цией степени изученности отдельных регионов. Самый большой материал собран 
в Ленинградской обл., Якутии, Приморском крае, на Сахалине, в Республике Алтай, 
Иркутской и Амурской областях, Дагестане (рис. 11). Общее число экземпляров из 
этих регионов составляет половину всей коллекции Phylinae и Orthotylinae ЗИН из 
России. Сборы из многих регионов незначительны; например, из Смоленской, Орлов-
ской, Калужской, Калининградской областей и Республики Мари-Эл есть менее чем по 
10 экз. (рис. 11). Наибольшим числом мест сбора представлены Якутия, Ленинград-
ская обл., Приморский край, Сахалин и Иркутская обл. (рис. 12). Общее число мест 
сборов из этих регионов составляет примерно треть всего числа сборов по России, что 
стало результатом многолетних кропотливых исследований советских и российских 
энтомологов В. В. Бианки (Ленинградская обл. и Якутия), А. Н. Кириченко (Ленин-
градская и Иркутская области, Приморский край), И. М. Кержнера (Республика Алтай, 
Иркутская обл., Приморский край, Сахалин) и Н. Н. Винокурова (Якутия).
В коллекции ЗИН с территории России представлено 368 видов клопов-слепняков 
подсемейств Phylinae и Orthotylinae. Больше всего видов собрано в Приморском крае 
(104), Дагестане (94), Краснодарском крае (85), Якутии (77) и Ленинградской обл. (75) 
(рис. 13). В первых двух регионах в общей сложности собрано более половины всех 
видов. Приморский край имеет много общего с флорой и фауной богатой видами Вос-
точной Азии (Безбородов, 2014; Кожевников, Кожевникова, 2014), что определяет зна-
чительное видовое разнообразие и эндемизм этого региона. Отсюда известно значи-
тельное число видов, относящихся к редким или не встречающимся в других регионах 
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Рис. 8–10. Распределение количества экземпляров, мест сбора и видов подсемейств Phylinae 
и Orthotylinae для России, Казахстана, Монголии, стран Средней Азии и Закавказья.  
8 – количество экземпляров, 9 – количество мест сбора, 10 – количество видов.
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Рис. 11–13. Распределение числа экземпляров, мест сбора и видов подсемейств Phylinae 
и Orthotylinae для регионов России.  
1 – число экземпляров, 12 –мест сбора, 13 –видов.
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Палеарктики родам и трибам (Štys, 1985; Кержнер, 1988; Yasunaga, 2000; Namyatova, 
Cassis, 2016c). Северный Кавказ и, в частности, Дагестан и Краснодарский край, отли-
чают сочетание умеренного и субтропического типов климата и высокое разнообразие 
ландшафтов, что предопределяет богатство фауны этого региона (Солодовников, 1998; 
Прокин и др., 2008). Довольно большое число собранных в Якутии и Ленинградской 
обл. видов прежде всего объясняется интенсивностью проведенных там сборов. 
Кормовые связи
Насекомые-фитофаги составляют не менее четверти всех описанных видов живот-
ных и растений, что определяет важность поиска закономерностей их связей с растени-
ями (Jaenike, 1990; Ødegaard et al., 2005; Janz et al., 2006; Forister et al., 2015). 
Несмотря на то, что клопы-слепняки по преимуществу фитофаги, исследования их 
связей с кормовыми растениями немногочисленны. Пищевая специализация всех под-
семейств и подробное обсуждение вредителей приведены в обобщающей монографии 
по биологии Miridae (Wheeler, 2001). Обзоры связей с кормовыми растениями опу-
бликованы по подсемействам Bryocorinae (Konstantinov et al., 2018) и Isometopinae 
(Namyatova, Cassis, 2016d), хотя последние – хищники, и их связь с растениями не свя-
зана напрямую с кормовыми предпочтениями. Кассис и Шу (Cassis, Schuh, 2012) дали 
обзор кормовых растений для мировой фауны сем. Miridae, основываясь на данных 
интернет-каталога (Schuh, 2002–2013), в который внесены библиографические ссыл-
ки для всех видов этого семейства, включая многие данные по кормовым растениям. 
Ими было продемонстрировано, что виды Miridae чаще всего связаны с кладой розид 
и ее порядками Caryophyllales, Fabales, Fagales и Rosales, а также с кладой астерид и 
ее порядками Lamiales и Asterales. При этом виды подсем. Phylinae связаны преиму-
щественно с растениями из порядков Caryophyllales, Fagales и Pinales, а виды подсем. 
Orthotylinae – с Asterales, Fabales и Fagales. 
Основываясь на данных базы AEC и системе семенных растений APG IV (Chase 
et al., 2016), мы провели сходный анализ для подсемейств Phylinae (589 видов с данны-
ми по кормовым растениям) и Orthotylinae (71 вид с данными по кормовым растени-
ям) фауны Палеарктики. В соответствии с полученными данными, виды Phylinae пре-
имущественно связаны с растениями из порядков Caryophyllales (133 вида), Asterales 
(77), Rosales (70), Fagales (63), Fabales (63) и Pinales (44) (рис. 14). При этом кормовые 
растения 50 % видов относятся к семействам Asteraceae (Asterales), Amaranthaceae 
(Caryophyllales), Fabaceae (Fabales), Fagaceae (Fagales), Pinaceae (Pinales) и Rosaceae 
(Rosales) (рис. 15). Кормовые растения Orthotylinae преимущественно относятся к по-
рядкам Asterales (19 видов), Poales (15), Rosales (15), Malpighiales (14), Caryophyllales 
(9), Fabales (8) и Fagales (4) (рис. 16). На уровне семейств, 50 % видов Orthotylinae 
были отмечены с Asteraceae (Asterales), Salicaceae (Malpighiales), Poaceae (Poales) и 
Rosaceae (Rosales) (рис. 17). 
Наши результаты лишь отчасти соответствуют ранее опубликованным данным 
(Cassis, Schuh, 2012). В обоих случаях большинство видов зарегистрировано с клад 
астерид и розид, но это большие группы, которые вместе составляют по крайней мере 
четверть всех описанных видов растений (Scotland, Wortley, 2003; Wang et al., 2009; 
Bremer, 2009). Отличия в кормовых связях подсем. Orthotylinae, по-видимому, в боль-
шей степени определяются относительно небольшой выборкой видов с установлен-
ными кормовыми связями в нашем исследовании, а не спецификой палеарктических 
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Рис. 14–16. Пищевая специализация клопов подсемейств Phylinae и Orthotylinae. 
14 – специализация Phylinae к порядкам растений, 15 – специализация Phylinae к семействам растений, 
16 – специализация Orthotylinae к порядкам растений.
390
Рис. 17–19. Пищевые связи клопов подсемейств Phylinae и Orthotylinae. 
7 – специализация к семействам растений видов подсем. Orthotylinae Палеарктики, 18 – специализация 
к порядкам растений видов подсем. Phylinae на территории России, 19 – специализация к порядкам 
растений видов подсем. Phylinae на территории Казахстана. 
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фауны и флоры. Напротив, данные по кормовым связям подсем. Phylinae хорошо пред-
ставлены в нашем наборе. Пищевые связи видов подсемейства определяются многими 
факторами и сильно различаются в пределах Палеарктики, что может быть проиллю-
стрировано сравнением их у видов из стран, хорошо представленных в анализируемом 
наборе данных (Россия, Монголия, Казахстан). 
Почти равное число видов подсем. Phylinae России специализируется на растениях из 
порядков Asterales, Caryophyllales и Rosales, затем идут Fagales, Malpighiales и Pinales 
(рис. 18). В Казахстане и Монголии наибольшее число видов обитает на растениях по-
рядка Caryophyllales, за ним следуют Fabales, Asterales и Rosales, причем с последних 
трех групп растений было отмечено гораздо меньше видов (рис. 19, 20). Распределение 
по семействам показывает, что для Казахстана и России порядок Caryophyllales явля-
ется самым предпочитаемым в основном за счет сем. Amaranthaceae (включающего 
маревые в качестве подсем. Chenopodioideae), а для Монголии – за счет Amaranthaceae 
и Tamaricaceae. Преобладание Phylinae в Монголии и Казахстане на растениях порядка 
Caryophyllales объясняется обилием видов Amaranthaceae и Tamaricaceae в Средней и 
Центральной Азии и тесными связями многих родов Phylinae с растениями этих групп 
(Kment, Brija, 2007; Konstantinov, 2008a, 2008b; Matocq, 2011).
Многие виды во всех трех странах связаны с порядками Asterales и Rosales, прежде 
всего за счет больших семейств Asteraceae и Rosaceae, хорошо представленных как 
в России, так и в более южных азиатских странах (Ryabushkina et al., 2008; Urgamal 
et al., 2013). Среди кормовых растений из сем. Asteraceae значительно преобладают 
полыни (Artemisia spp.). В Казахстане и Монголии немало видов связано с растениями 
порядка Fabales, в то время как для видов с территории России этот порядок находится 
только на седьмом месте. В основном виды Phylinae были отмечены с рода Caragana, 
который гораздо лучше представлен в полупустынях и пустынях Центральной Азии, 
чем в России (Zhang et al., 2009). В отличие от результатов по России, в Казахстане 
виды Phylinae не отмечены с Pinales, а в Монголии лишь несколько видов отмечены 
с представителей этого порядка. Это отражает ограниченное распространение биомов 
смешанных и хвойных лесов в Средней и Центральной Азии. 
Среди насекомых часты случаи специализации на одном виде растений (Janz et al., 
2001; Peccoud et al., 2010; Winkler, Mitter, 2008), представителях одного рода или се-
мейства (Novotny et al., 2002; Ødegaard et al., 2005). Сказанное в полной мере справед-
ливо и для представителей сем. Miridae. Согласно данным Кассиса и Шу, около 60 % 
видов слепняков отмечено только с одного вида растений (Cassis, Schuh, 2012), при 
этом для многих видов установлена связь с отдельным родом или семейством растений 
(Namyatova, Cassis, 2013; Konstantinov et al., 2018; Symonds, Cassis, 2018). 
Мы оценили степень специализации палеарктических видов Phylinae и Orthotylinae 
на основе материала фондовой коллекции ЗИН. Результаты обработки всего набора 
данных по двум подсемействам показывают высокую степень специализации. Около 
75 % видов филин и ортотилин – монофаги, отмеченные лишь с одного вида растений 
(рис. 21). При этом число видов, ограниченных в кормовых связях одним семейством 
растений, достигает 85 % (рис. 22). Расчеты, выполненные для видов подсемейств 
Phylinae и Orthotylinae порознь, показывают примерно такие же процентные соотно-
шения. 
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Рис. 20–22. Пищевые связи клопов подсемейств Phylinae и Orthotylinae. 
20 – специализация Phylinae к порядкам растений на территории Монголии, 21 – специализация 
Phylinae и Orthotylinae к видам растений, 22 – специализация Phylinae и Orthotylinae 
к семействам растений.
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Таким образом, материалы интернет-доступной базы данных AEC могут служить 
основой для первичного анализа распространения видов и их специализации на опре-
деленных кормовых растениях. Эти сведения можно также использовать для биоге-
ографических исследований, изучения коэволюции слепняков с растениями, а также 
анализа фаун отдельных регионов. 
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S U M M A R Y
World entomological collections were formed during over three centuries of sampling and research. 
These collections provide the only direct documentation of the distribution and natural history of 
insects, being integral to our eff orts to understand biodiversity. However, a substantial part of the world 
holdings remains not catalogued and, therefore, inaccessible for comprehensive analysis. Taxonomic 
revision of any particular plant or animal group implies a detailed synthesis of all available information, 
a task that may take full advantage of all the new web-based technologies and databases. Arthropod 
Easy Capture specimen relational database (AEC) provides convenient way for assembling and 
integrating specimen information. Long-term experience of integration AEC specimen technology 
into our revisionary project workfl ows illustrates the benefi ts of such approach resulting, among other 
things, in minimization of time required for data-capture, straightforward producing of distributional 
maps, integration of host data, and off ers easy access of other researchers to primary data. The specimen 
database may also be a powerful tool for biogeography and coevolution studies.
